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В настоящей работе представлена математическая оцен-
ка межвидовой БАК-гибридизации в процессе геномного 
картирования у белошейной зонотрихии — вида воробьев, 
рассматриваемого в качестве удобной модели поведения 
птиц. 
Ключевые слова: белошейная зонотрихия, курица, ин-
дейка, зебровая амадина, куриные хромосомы, межвидовая 
гибридизация, куриный локус, overgo-зонд. 
Введение 
Белошейная зонотрихия (Zonotrichia albicollis) — один 
из видов воробьиных птиц, известный своей морфологиче-
ской, поведенческой и хромосомной изменчивостью, кото-
рый представляет собой совершенно новую модельную 
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систему для изучения геномных механизмов, лежащих в 
основе изменчивого поведенческого репертуара, а также 
связанных с аспектами популяционной биологии, воспро-
изводства и адаптации у этого вида. Ранее было показано, 
что эта изменчивость может быть следствием хромосом-
ных перестроек (инверсий) на хромосоме 2 зонотрихии 
(ZAL2), которая характеризуется гетерогенностью в виде 
двух различных морф окраски оперения — коричневой 
(ZAL2/ZAL2) и белой (ZAL2/ZAL2m) (см. обзор в работе 
Romanov et al., 2011). 
Целью настоящей работы была математическая оценка 
результатов межвидовой ДНК-гибридизации, полученных 
ранее в процессе геномного картирования у белошейной 
зонотрихии с использованием БАК-библиотеки этого вида 
(Romanov et al., 2011). 
Материалы и методы исследований 
Для построения сравнительной геномной карты хромо-
сомы ZAL2 и других хромосом мы использовали библио-
теку геномных БАК-клонов зонотрихии, CHORI-264, 
скрининг которой осуществлялся с помощью overgo-зон-
дов, сконструированных на основе ДНК-последователь-
ностей двух представителей отряда курообразных — кури-
цы (Gallus gallus) и индейки (Meleagris gallopavo), а также 
еще одного представителя воробьиных птиц — зебровой 
амадины (Taeniopygia guttata). Положение курицы, индей-
ки и воробьиных на филогенетическом дереве птиц пред-
ставлено на рис. 1. Полученные данные (Romanov et al., 
2011) были использованы для дальнейшей математической 




Рис. 1. Филогенетическое древо птиц (по Jarvis et al., 2014). 
Курица и индейка расположены внизу древа, на базальной ветви 
новонебных птиц (Neognathae), а воробьиные (Passeri) — 
на самом верху древа, на эволюционно наиболее молодой ветви. 





Результаты исследований и обсуждение 
Используя подход межвидовой ДНК-гибридизации, мы 
провели скрининг библиотеки зонотрихии и разработали 
сравнительную физическую карту генома этого вида пер-
вого поколения на основе БАК-библиотеки относительно 
эталонных геномов курицы, индейки и зебровой амадины. 
Карта включает в себя 640 привязок БАК-клонов зонотри-
хии для 77 генных локусов и представляет собой вспомо-
гательный ресурс для дальнейшего уточнения геномных 
областей и идентификации генов-кандидатов, которые 
подвержены хромосомным перестройкам и вносят вклад в 
наблюдаемую поведенческую изменчивость (Romanov et 
al., 2011). Результаты скрининга геномной БАК-библио-
теки белошейной зонотрихии и относительный успех меж-
видовой ДНК-гибридизации представлены в табл. 1 и 2. 
Как следует из табл. 1, наблюдается некоторая изменчи-
вость в значениях процента успешной ДНК-гибридизации 
и количества положительных БАК-клонов на один ДНК-
зонд в зависимости от типа хромосом. Одной из версий 
возможного разброса этих параметров может быть различ-
ная частота хромосомных перестроек в кариотипах изу-
ченных видов. В то же время у рассмотренных видов птиц 
двойной набор хромосом (2n) был практически одинаков и 
равен 78 у курицы, 80 — у индейки и зебровой амадины и 
82 — у белой зонотрихии. Поэтому поиск каких-либо ма-
тематических корреляций между эффективностью ДНК-
зондов и их привязке к конкретной хромосоме (или груп-
пам хромосом) не будет иметь большого смысла. Таким 
образом, можно предположить, что на величину успешной 
ДНК-гибридизации могут оказывать влияние факторы, бо-
лее зависящие от консервативности участков ДНК (коди-
рующих против некодирующих), использованных для кон-
струирования зондов, а также от степени эволюционной 




Результаты скрининга геномной БАК-библиотеки 



































































































43 20 46,51% 178 8,90 
Половые хромосомы 
(GGAZ, GGAW) 8 6 75,00% 32 5,33 
На основании данных табл. 2 были получены графики 
коррелирования степени успешности использования зон-
дов с эволюционной дивергенцией птиц при межвидовой 
ДНК-гибридизации (рис. 2). При этом коэффициенты кор-
реляции для графиков, показывающих зависимость степе-
ни успешности зондов как от количества узлов на филоге-
нетическом дереве (рис. 1), разделяющих белошейную зо-
нотрихию от курицы и индейки, так и от величины 
эволюционной дивергенции между этими птицами, выра-
женными в миллионах лет (табл. 2), были высокими — со-




Степень успешности зондов (%) при межвидовой 



























































































































































5 'и 3' 
UTR 6 9,2% 
Интро-







































1 Оценка дивергенции взята из базы данных TimeTree 
(http://www.timetree.org/; Kumar et al., 2017). 
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Результаты показаны в зависимости от видовой специфично-
сти зондов и эффективности успешных зондов по видам 
и по типу последовательности. 
 
Рис. 2. Корреляция степени успешности зондов 
с эволюционной дивергенцией птиц при межвидовой 
ДНК-гибридизации (по данным Romanov et al., 2011) 
Таким образом, данные межвидовой ДНК-гибридизации 
и полученные на их основе графики линейной корреляции 
(рис. 2) адекватны для отражения характера эволюционно-
го процесса для выбранных видов и систематических 
групп птиц. В дальнейших исследованиях в этом направ-
лении предлагаемый нами подход математической оценки 
межвидовой ДНК-гибридизации может быть полезен при 
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Abstract 
The white-throated sparrow (Zonotrichia albicollis) known 
for its morphological, behavioral and chromosomal polymor-
phisms represents a quite new model system to study genomic 
mechanisms underlying variable behavioral repertoire interwo-
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ven with population biology, reproduction and adaptation in 
this species. It was previously shown that these polymorphisms 
could be due to chromosomal rearrangements (inversions) on 
sparrow chromosome 2 (ZAL2) that is characterized by a het-
erogeneity in two distinct morphs, tan (ZAL2/ZAL2) and white 
(ZAL2/ZAL2m). To construct a comparative genomic map of 
ZAL2 and other chromosomes, we used a sparrow genomic 
BAC library, CHORI-264. Following a cross-species overgo 
hybridization approach, we screened the library and developed 
a first-generation BAC-based comparative physical map using 
the chicken and zebra finch reference genomes. The map in-
cludes 640 BAC-gene assignments for 77 loci and serves for 
further refining the genomic regions and identifying candidate 
genes that are affected by rearrangements and contribute to the 
observed behavioral polymorphisms. Mathematical assessment 
of the BAC-based hybridization data was undertaken to show 
evolutionary relationships of avian genomes. 
Key words: white-throated sparrow, chicken, turkey, zebra 
finch, chicken chromosomes, interspecies hybridization, chick-
en locus, overgo probe 
  
